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Steindachneridion scriptum é uma espécie ameaçada de extinção 
que se encontra sob pressão antrópica na bacia do Alto rio Uruguai. As 
contínuas intervenções antropogênicas nos ambientes aquáticos 
continentais tornam cada vez mais urgentes a necessidade de investigar 
a situação atual da distribuição genética das populações de espécies em 
risco de extinção, além de estimar as possíveis relações entre os 
impactos com a perda de variabilidade genética e a subdivisão de 
estoques. Neste estudo, inicialmente foi realizada a identificação 
molecular do táxon através do DNA barcode, e, posteriormente 
investigados os processos genéticos e demográficos de S. scriptum do 
Alto rio Uruguai, através da região controle do DNA mitocondrial (D-
loop). A análise de DNA barcode revelou 0,06% de divergência 
intraespecífica, e 1,1% de divergência em relação as sequências de 
referência de S. scriptum obtidas no BOLD, confirmando assim o táxon 
específico. A região controle (D-loop) indicou alta diversidade 
haplotípica e baixa diversidade nucleotídica de S. scriptum em todas as 
áreas amostradas. As análises populacionais revelaram baixa 
estruturação genética entre as amostras coletadas no rio Canoas e rio 
Uruguai (Fst=0,048 P<0,05). Os valores significativamente negativos de 
D de Tajima e Fs de Fu, assim como o padrão unimodal do gráfico de 
distribuição das diferenças par a par, indicaram que pode ter havido 
oscilações demográficas em um passado recente. A análise bayesiana 
skyline plot revelou que os indivíduos de S. scriptum possam ter sofrido 
uma expansão populacional há, aproximadamente, 2.500 anos, e uma 
redução recente no tamanho efetivo populacional. A baixa diversidade 
nucleotídica, aliada a estruturação populacional espacial e a redução do 
tamanho efetivo populacional devem ser consideradas para o 
planejamento de estratégias visando a conservação e a reabilitação desta 
espécie que se encontra em perigo de extinção.  
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Steindachneridion scriptum is an endangered species affected by many 
anthropic pressures in the Upper Uruguay River basin. Continuous 
anthropogenic interventions in aquatic environments become ever more 
urgent the need to investigate the genetic status of endangered species, 
and to estimate the relationships between the impacts and the loss of 
genetic diversity and stocks subdivision. In this study, first we 
conducted a molecular identification of the taxon through DNA 
barcode, and afterwards we investigated the genetic and demographic 
processes of S. scriptum using mitochondrial DNA control region (D-
loop). DNA barcode analyses showed 0.06% of intraspecific divergence 
and 1.1% of deviation from the reference sequences of S. scriptum from 
BOLD, confirming the specific taxon. The D-loop region showed high 
haplotype diversity and low nucleotide diversity in S. scriptum from all 
sampled areas. The population analysis revealed low genetic structure 
between samples from Canoas River and Uruguay River samples (Fst= 
0,048, p <0.05). The significant and negative values of Tajima’s D and 
Fu’s F neutrality tests, such as the unimodal pattern of mismatch 
distribution indicate demographic fluctuations. In addition, the Bayesian 
skyline plot analysis revealed that individuals of S. scriptum are 
undergoing a recent reduction in the effective population size. Low 
nucleotide diversity, combined with spatial population structure and 
decrease of the effective population size should be considered in 
planning strategies for the conservation and rehabilitation of this 
endangered species. 
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Conservação genética de espécies ameaçadas  
 
As recentes estatísticas mundiais de extinção de espécies 
correspondem entre centenas ou milhares de vezes acima do que é 
registrado na história dos processos naturais de extinção (FONTANA et 
al., 2003; STORK, 2010; BURKHEAD, 2012). Detentor da mais rica 
ictiofauna da região Neotropical, o Brasil possui atualmente 364 
espécies de peixes de agua doce relacionadas na “Lista das Espécies 
Ameaçadas” em estado de vulnerabilidade e/ou em risco de extinção 
(ICMBIO, 2016).  
A diversidade biológica é um recurso que pode proporcionar 
benefícios naturais, incluindo os serviços ecossistêmicos, os recursos 
biológicos (alimentos, recursos medicinais, diversidade de genes e 
espécies, estoques de reprodução e reservatórios populacionais, etc.), 
além de benefícios sociais (SHAH, 2009). A perda da biodiversidade 
causa uma séria preocupação, pois põe em risco a saúde e meios de 
subsistência de famílias, comunidades, nações e gerações futuras. Para 
os seres humanos, a importância dos recursos pesqueiros deriva da 
significância econômica, com aspectos incluindo o consumo como fonte 
de alimento, seu uso na indústria e na aquicultura. A pesca excessiva e a 
caça predatória, juntamente com a industrialização, urbanização, 
destruição de habitats (florestas e matas ciliares, incluindo poluição por 
agrotóxicos e garimpos), e barramento de rios para geração de energia 
elétrica, tem feito com que muitas populações sejam levadas ao colapso 
pela destruição e/ou fragmentação dos ambientes aquáticos 
(HUTCHINGS e REYNOLDS, 2004; DUDGEON et al., 2006; 
ARTHINGTON et al., 2010; LIERMANN et al., 2012; BURGESS et 
al., 2013). 
A ciência da “biologia da conservação” foi desenvolvida 
como uma resposta ao crescimento da extinção de espécies que o mundo 
enfrenta atualmente, tendo como alvo indivíduos e populações que 
foram afetadas pela perda de habitat, pela exploração e/ou mudanças 
ambientais (GERBER, 2010). As informações obtidas a partir do estudo 
desses organismos auxiliam na tomada de decisões que irão garantir a 
sua sobrevivência no futuro. Um dos elementos importantes desta 
ciência multidisciplinar é a genética, porque ajuda na determinação do 
contexto evolutivo das espécies ameaçadas de extinção e permite a 
seleção das melhores estratégias de gestão. Dessa forma, o principal 
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interesse da genética da conservaçao está relacionado a variabilidade 
genética das espécies, em particular na sua distribuição e manutenção. 
A variabilidade genética desempenha um papel importante na 
habilidade de adaptação e sobrevivência das espécies/populações e na 
sua evolução bem sucedida em resposta a alterações ambientais tanto a 
curto quanto em longo prazo (HILSDORF e MARQUES, 2006). Logo, 
a diminuição desta variabilidade, também conhecida como a redução da 
diversidade genética, está correlacionada com o aumento das chances de 
extinção (DUDU e COSTACHE, 2015).sem variação genética, as 
populações que se encontram ameaçadas podem não ser capazes de 
desenvolver respostas adaptativas às mudanças ambientais, sendo 
consequentemente extintas (FRANKHAM, 2005). 
Nas espécies, a variação genética é distribuída dentro das 
populações, expressa como diferenças entre indivíduos, e entre 
populações, expressa como diferenças na presença e frequência dos 
alelos (KENCHINGTON, 2003). Em termos de estrutura populacional, 
populações naturais que estão de alguma forma em contato umas com as 
outras, fornecem uma situação adequada para a manutenção da 
variabilidade genética (SLATKIN, 1987) como a troca de genes ou 
alelos através de um alto fluxo gênico, levando a existência de uma 
grande população pamítica de baixa ou inexistente diferenciação 
genética (DO PRADO et al., 2014). No entanto, no caso de espécies que 
se encontram em vias de extinção, as populações são geralmente 
confrontadas com uma situação oposta: um pequeno número de 
populações que estão isoladas umas das outras, cada uma contendo um 
pequeno número de indivíduos. Aplicando a teoria da genética de 
populações a tais situações, pode-se apontar o caminho para estratégias 
de gestão que irão maximizar a manutenção da variabilidade genética 
existente. Dessa forma, o uso sustentável dos recursos pesqueiros de 
água doce depende da conservação e da manutenção de sua 
variabilidade genética (HILSDORF e MARQUES, 2006). Neste 
particular, um dos pontos fundamentais é a capacidade de identificar e 
de caracterizar geneticamente uma população e/ou “estoque”, levando-
se em consideração o isolamento reprodutivo, a diferenciação genética 
de outras populações, a especialização ecológica e a adaptação local das 
espécies (BEGG et al., 1999; THORPE et al., 2000). 
Os fatores que determinam o isolamento genético de uma 
determinada população dependem de forças evolutivas, como seleção 
natural, fluxo gênico, deriva genética, mutações e o tempo necessário 
para que estes processos ocorram (CHAKRABORTY e LEIMAR, 
1987). No caso de peixes, a estrutura genética dentro e entre populações 
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é influenciada principalmente pelo fluxo gênico e pelo tamanho 
populacional efetivo (GYLLENSTEN, 1985). Assim, populações que 
estiveram submetidas a um efeito de diminuição drástica do tamanho 
populacional, podem entrar em um processo de deriva genética e 
endogamia, causando dessa maneira a redução da heterozigose (AVISE, 
2014). Além dos processos naturais que induzem a estruturação 
genética, algumas ações antrópicas podem exercer forte pressão, tais 
como, barragens e a sobrepesca. As construções de barragens isolam 
quase que permanentemente determinadas populações de peixes, 
podendo causar a diminuição das populações explotáveis de peixes de 
valor comercial em águas continentais, e até mesmo, levar a extinção de 
espécies (AGOSTINHO et al., 2008). O aumento no esforço de captura 
sobre várias espécies de peixes vem crescendo gradativamente, tornando 
a explotação dos estoques comercialmente inviável e, 
consequentemente, mais difícil a recuperação natural destes estoques 
(HISLDORF e MARQUES, 2006). 
A reprodução em cativeiro de animais silvestres ameaçados de 
extinção é muitas vezes necessária para a sua conservação através de 
repovoamento (LEUS, 2011). No entanto, esta estratégia aumenta 
potencialmente as possibilidades de endocruzamento, condição que pode 
acarretar em uma baixa aptidão (fitness) destas populações ao ambiente 
(ARIF e KHAN, 2009). Geralmente, animais ameaçados de extinção e 
que são trazidos para o cativeiro provem de populações naturais de 
tamanhos pequenos e, portanto, os exemplares que compõe esse estoque 
fundador podem ser relacionados entre si. Neste contexto, a avaliação 
prévia e a preservação da biodiversidade das populações selvagens são 
de extrema importância para minimizar a perda de variabilidade 
genética inicial (RUSSELLO e AMATO, 2004). 
 
Distribuição e características biológicas de Steindachneridion scriptum 
 
Steindachneridion scriptum (Miranda Ribeiro 1918) é um siluriforme de 
grande porte, nativo da bacia do Alto rio Uruguai e do Alto rio Paraná 
(GARAVELLO, 2005), com distribuição local restrita aos trechos mais 
profundos dos rios após corredeiras (AGOSTINHO et al., 2008). 
Também conhecido como suruvi ou bocudo, apresenta coloração cinza-
pardo-escura com pequenas manchas pretas irregulares e vermiformes 
(GODOY, 1987) (Figura 1). Apresenta hábito alimentar 
predominantemente piscívoro e noturno, e aparentemente realiza 
movimentos migratórios moderados para a reprodução (ZANIBONI-
FILHO e SCHULZ, 2003). Por ser uma espécie listada como em perigo 
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de extinção (EN) na portaria do Ministério do Meio Ambiente n° 445, 
de 17 de dezembro de 2014 (ICMBIO, 2016), a pesca de S. scriptum é 
proibida. No entanto, estudos sobre a biologia pesqueira nos 
reservatórios das UHE de Itá e Machadinho revelaram que S. scriptum 
representa a quarta e a sexta espécie mais capturada, respectivamente, 
em termos de biomassa nas áreas de abrangência (BEUX e 
ZANIBONNI-FILHO, 2008; SCHORK et al., 2012).  
Assim como outras espécies nativas de água doce, S. scriptum 
também apresenta relevância para piscicultura (BALDISSEROTTO e 
GOMES, 2005), sendo considerada uma espécie em potencial para 
cultivo devido ao seu comportamento dócil, baixo nível de estresse aos 
principais manejos, resistência a baixas temperaturas e ótima aceitação 
de mercado (MEURER e ZANIBONI-FILHO, 2000; FRACALOSSI et 
al., 2002). Estudos sobre o cultivo de S. scriptum, em tanques-rede, 
revelaram que a espécie apresenta ótimo desempenho para a criação 
nesse tipo de cultivo (ZANIBONI-FILHO et al., 2010).  
Fonte: Garavello, 2005. 
 
Apesar de sua aptidão para o cultivo, S. scriptum é um recurso 
pesqueiro ameaçado de extinção (ICMBIO, 2016), atualmente sob forte 
pressão antrópica na bacia do Alto rio Uruguai. Além disso, por ser uma 
espécie que ocorre em regiões de corredeira, é sensível à destruição do 
hábitat por represamentos (AGOSTINHO et al., 2008). 
Situado na região Sul do Brasil, o rio Uruguai nasce da 
confluência dos rios Canoas e Pelotas, percorrendo um total de 2.262 
km. No total do seu percurso, as barreiras físicas o dividem em Alto, 
Médio e Baixo rio Uruguai (ZANIBONI-FILHO e SCHULTZ, 2003). 
Na região do Alto rio Uruguai, seis usinas hidrelétricas (UHE) estão 




atualmente instaladas; sendo duas nos rios formadores do rio Uruguai, 
UHE Campos novos (rio Canoas) e UHE Barra Grande (rio Pelotas). Na 
calha principal do rio Uruguai estão instaladas a UHE Machadinho, 
localizada a 80 km da confluência dos rios Canoas e Pelotas, a UHE Itá, 
localizada a 150 km a jusante da barragem de Machadinho, e por último 
a UHE Foz do Chapecó situada a 117 km da barragem de Itá. Além das 
barragens hidrelétricas, a pesca com redes de espera e os despejos 
provenientes das indústrias de papel e celulose são ameaças adicionais 
na bacia do Alto rio Uruguai (REIS et al., 2003). 
 
Marcadores moleculares mitocondriais 
 
As características de herança genética do DNA mitocondrial 
(DNAmt) tais como herança materna, genoma haplóide, ausência de 
recombinação, sensibilidade aos efeitos da deriva genética e a alta taxa 
evolutiva fizeram deste genoma uma excelente fonte de informações 
genéticas para estudos voltados à taxonomia e conservação de diversos 
organismos (GARBER et al., 2005). Experimentalmente, o DNAmt é 
relativamente fácil de amplificar pois está presente em múltiplas cópias 
nas células, e o conteúdo dos genes mitocondriais são fortemente 
conservados em animais, com poucas duplicações, ausência de introns e 
regiões inter gênicas muito curtas (GISSI et al., 2008). Regiões 
variáveis, como a região controle do DNAmt, são tipicamente 
flanqueadas por regiões altamente conservadas (ex: DNA ribossômico), 
permitindo o desenvolvimento de primers para PCR. Dessa forma, o uso 
do DNAmt é claramente a solução mais conveniente e mais 
economicamente mais viável quando há a necessidade de se explorar 
geneticamente novas espécies na natureza (GALTIER et al., 
2009).Estudos utilizando o DNAmt vem sendo realizados em diversos 
organismos, tanto em escalas espaciais quanto temporais (MATOCQ, 
2001; XIE e ZHANG, 2006; MARTÍNEZ-CRUZ et al., 2007, FAULKS 
et al., 2016), em uma variedade de vertebrados incluindo peixes, aves 
(YACOUB e FATHI, 2013; KAWABE et al., 2014; CHAVES et al., 
2015), mamíferos (NABHOLZ et al., 2008; DOOSTI e DEHKORDI, 
2011; YANG et al., 2014), anfíbios (CHEN, 2012; MENG et al., 2015) 
e répteis (WANG et al., 2011; NAGY et al., 2012; JEONG et al., 2013), 
e invertebrados (MCMILLEN-JACKSON e BERT, 2004; ZHANG et 
al., 2010; GELLER et al., 2013). 
Diferentes regiões do genoma mitocondrial são conhecidas 
por evoluir em taxas diferentes. Quase toda a molécula de DNAmt é 
transcrita, com exceção de uma região denominada região de controle 
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(RC) ou displacement loop (D-loop), de aproximadamente 1 kb,  devido 
ao seu papel na replicação e transcrição do DNA mitocondrial. Em 
geral, segmentos não codificantes exibem elevados níveis de variação 
em relação às sequências codificantes, tais como o gene citocromo b 
(Cytb), presumivelmente devido a restrições funcionais reduzidas e por 
sofrer baixa pressão de seleção (TANYA e KUMAR, 2010). Em razão 
destas características, o marcador D-loop do DNAmt é o mais indicado 
para estudos populacionais, e dessa forma, o mais adequado para 
estudos comparativos intraespecíficos (LEE et al., 1995).  
As ferramentas moleculares tais como o sequenciamento do 
D-loop, têm sido usadas na avaliação da genética populacional de bagres 
amazônicos do gênero Brachplatystoma (BATISTA e ALVES-GOMES, 
2006; HUERGO et al., 2011), bem como em estudos de diversidade 
genética voltados para a conservação de espécies ameaçadas de peixes 
neotropicais, como a Piracanjuba (Brycon orbgnyanus) da Bacia do rio 
da Prata (ASHIKAGA et al., 2015) ou ainda, que sofreram redução 
populacional como a Piapara da Bacia do rio Paraná (Leporinus 
elongatus), o Jaú (Zungaro zungaro) da Bacia do rio Paraná e do rio 
Tocantins, a Piraíba (Brachyplatystoma filamentosum) e a Piraíba negra 
(Brachyplatystoma capapretum) da Amazônia brasileira (MARTINS et 
al., 2003; PRIOLI et al., 2008; HUERGO et al., 2011). 
Outra questão importante para o manejo de estoques de peixes 
está relacionada à correta identificação da espécie capturada. A 
identificação morfológica tradicional não é totalmente eficaz para ovos, 
larvas e adultos que não possuem características morfológicas distintas 
(CARVALHO et al., 2011; 2015). Para a conservação dos estoques, a 
correta identificação das espécies torna as práticas de manejo adotadas 
mais acuradas, uma vez que diferentes espécies apresentam 
características biológicas diferentes (FISCHER, 2013). Um problema 
para a formação de bancos in vivo e in vitro do suruvi é a possível 
existência de uma segunda espécie do gênero Steindachneridion 
distribuída conjuntamente no alto rio Uruguai. De acordo com 
GARAVELLO (2005), S. punctatum também habita a bacia do rio 
Uruguai e pouco se diferencia pelo padrão de cores de S. scriptum. 
Problemas de identificação e resolução taxonômica de espécies 
morfologicamente semelhantes, podem ser solucionados com a 
aplicação da técnica do DNA barcode, que consiste em caracterizar 
sequências nucleotídicas específicas por meio do sequenciamento do 
gene do DNAmt Citocromo Oxidase c Subunidade I (COI) (WARD et 
al., 2005). A eficiência da identificação de espécies através desta 
metodologia está baseada nas divergências genéticas intra e 
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interespecíficas do gene mitocondrial COI (HEBERT et al., 2003, 2004; 
MEYER e PAULAY, 2005). Outra vantagem desta técnica é que a 
região COI é curta o suficiente para ser sequenciada de forma rápida e 
barata, apesar de ser longa o suficiente para identificar variações entre as 
espécies, além de possuir iniciadores universais bem estabelecidos.  
Atualmente, essa abordagem tem se mostrado altamente 
eficiente e confiável em muitos grupos de peixes (WARD et al., 2005; 
HUBERT et al., 2008; ROCK et al., 2008, KESKIN et al., 2013, 
PEREIRA et al., 2013; LOH et al., 2014) e é regularmente usado para 
uma variedade de aplicações, tais como a gestão da pesca, a avaliação da 
biodiversidade e na conservação de espécies ameaçadas 
(TRIANASTLILDIS et al., 2011; WEIGT et al., 2012; KESKIN et al., 
2013; LOH et al., 2014; SHEN et al., 2016). Neste trabalho, sequências 
COI e D-loop do DNAmt foram utilizadas para a identificação correta 
do táxon específico e para a análise da diversidade genética de 
Steindachneridion scriptum do Alto rio Uruguai, respectivamente. 
 
O manuscrito a seguir segue os padrões de formatação do periódico 










DIVERSIDADE GENÉTICA DE Steindachneridion scriptum 




Steindachneridion scriptum é uma espécie ameaçada de extinção 
que se encontra sob pressão antrópica na bacia do Alto rio Uruguai. As 
contínuas intervenções antropogênicas nos ambientes aquáticos 
continentais tornam cada vez mais urgentes a necessidade de investigar 
a situação atual da distribuição genética das populações de espécies em 
risco de extinção, além de estimar as possíveis relações entre os 
impactos com a perda de variabilidade genética e a subdivisão de 
estoques. Neste estudo, inicialmente foi realizada a identificação 
molecular do táxon através do DNA barcode, e, posteriormente 
investigados os processos genéticos e demográficos de S. scriptum do 
Alto rio Uruguai, sendo utilizada a região controle do DNA 
mitocondrial (D-loop). A análise de DNA barcode revelou 0,06% de 
divergência intraespecífica, e 1,1% de divergência em relação as 
sequências de referência de S. scriptum obtidas no BOLD, confirmando 
assim o táxon específico. A região controle (D-loop) indicou alta 
diversidade haplotípica e baixa diversidade nucleotídica de S. scriptum 
em todas as áreas amostradas. As análises populacionais revelaram 
baixa estruturação genética entre as amostras coletadas no rio Canoas e 
rio Uruguai (Fst=0,048 P<0,05). Os valores significativamente 
negativos de D de Tajima e Fs de Fu, assim como o padrão unimodal do 
gráfico de distribuição das diferenças par a par, indicaram que pode ter 
havido oscilações demográficas em um passado recente. A análise 
bayesiana skyline plot revelou que os indivíduos de S. scriptum possam 
ter sofrido uma expansão populacional há, aproximadamente, 2.500 
anos atrás, e uma redução no tamanho efetivo populacional 
recentemente. A baixa diversidade nucleotídica, aliada a estruturação 
populacional espacial e a redução do tamanho efetivo populacional 
devem ser consideradas para o planejamento de estratégias visando a 
conservação e a reabilitação desta espécie que se encontra em perigo de 
extinção.  
 
Palavras-chave: Aquicultura, Espécies ameaçadas, Marcadores 






Ecossistemas aquáticos de água doce estão entre os recursos sob 
maior ameaça em todo o mundo, devido as crescentes ações antrópicas 
(CALLISTO e MORETTI, 2009; WORM e BRANCH, 2012; 
HARRISON et al., 2016; WINEMILLER et al. 2016). A devastação 
ambiental ou fragmentação do habitat causados pela construção de 
usinas hidrelétricas, aliada a exploração excessiva dos recursos 
pesqueiros tem sido citadas como as principais causas das extinções 
contemporâneas dos organismos aquáticos (JACKSON et al., 2001; 
DUDGEON et al., 2006; AGOSTINHO et al., 2008; CARVALHO et 
al., 2012; LIERMANN et al., 2012; CASTELLO e MACEDO, 2015; 
WINEMILLER et al., 2016). A fragmentação provoca a formação de 
pequenas populações isoladas, tornando-as mais vulneráveis à erosão 
genética, sendo esse o fator genético determinante que tende a produzir 
depressão por endogamia, causando sobrevivência reduzida das espécies 
em longo prazo (TEMUNOVIC et al., 2013).  
Steindachneridion scriptum é um bagre migrador de grande 
porte ameaçado de extinção (ICMBIO, 2016), que se encontra sob forte 
pressão antrópica na bacia do Alto rio Uruguai. Na região de 
abrangência da espécie, atualmente existem cinco Usinas Hidrelétrias 
instaladas. Além disso, a pesca e as contaminações com os despejos  
industriais provenientes das fábricas de papel e celulose, são ameaças 
adicionais a esta bacia (REIS et al., 2003). Por ocorrer em regiões de 
corredeira, S. scritpum é sensível à destruição do habitat por 
represamentos, e como aparentemente possui distribuição naturalmente 
restrita a esse tipo de habitat, a preservação de trechos lóticos não 
encachoeirados não é suficiente para garantir sua conservação 
(AGOSTINHO et al., 2008a). Além disso, estudos sobre a atividade 
pesqueira indicam que S. scriptum apresenta redução populacional nos 
trechos lênticos dos reservatórios hidrelétricos do Alto rio Uruguai 
(BEUX e ZANIBONI-FILHO, 2008). 
Além das relevantes características desejáveis para o cultivo de 
S. scriptum (ADAMANTE et al., 2007; SCHÜLTZ et al., 2008; 
ZANIBONI-FILHO e REYNALDE-TATAJE, 2008; ZANIBONI-
FILHO et al., 2010; MAGHELLY et al., 2014), o cultivo de espécies 
ameaçadas é uma atividade que pode reduzir a demanda pela pesca e 
com isso, reduzir a pressão sobre os estoques naturais, além de fornecer 
possibilidade para repovoamento dos estoques naturais (ARAKI e 
SCHMID, 2010).  
27 
 
No entanto, os descendentes do plantel de reprodutores 
utilizados nos cultivos podem ter sua variabilidade genética reduzida 
pelo efeito da endogamia, se os cruzamentos forem realizados com um 
número reduzido de espécimes fundadoras (selvagens) com alto grau de 
parentesco (ARTONI e MATIELLO, 2003), o que pode diminuir 
também a variabilidade genética das populações naturais caso sejam 
utilizados em programas de repovoamento (AGOSTINHO et al., 2008; 
POVH et al., 2008). Dessa forma, o conhecimento prévio da distribuição 
da variabilidade genética dentro e entre populações naturais de uma 
espécie alvo, assim como a implementação de um eficiente plano de 
manejo baseado nas características genéticas, são medidas importantes 
para o sucesso dos programas de conservação (CROSS, 2000). 
Ferramentas moleculares como o sequenciamento da região D-loop, 
reconhecida por ser uma sequência com alta taxa evolutiva devido a sua 
natureza não codificadora, pode fornecer informações relevantes sobre a 
diversidade genética de espécies com importância econômica e sob 
ameaça (SIVASUNDAR et al., 2001; BATISTA e ALVES-GOMES, 
2006; HUERGO, 2011; OCHOA et al., 2015) 
Outra questão importante para o manejo de estoques está 
relacionada à correta identificação das espécies alvo, que podem 
apresentar características morfológicas muito similares. Um problema 
para a formação de bancos in vivo e in vitro de S. scriptum é a possível 
existência de uma segunda espécie do gênero Steindachneridion 
distribuída conjuntamente no Alto rio Uruguai. De acordo com 
GARAVELLO (2005), S. punctatum também habita a bacia do Alto rio 
Uruguai e pouco se diferencia de S. scriptum. Problemas e incertezas 
taxonômicas, como observado para S. scriptum na região do Alto rio 
Uruguai, podem ser solucionados através do uso da técnica de DNA 
Barcoding (WARD et al., 2005, CARVALHO et al., 2011, PEREIRA et 
al., 2013; DÍAZ et al., 2016; LIM et al., 2016; SHEN et al., 2016), cuja 
principal aplicação é a garantia do reconhecimento específico de um 
exemplar dentre as espécies já conhecidas, utilizando a comparação das 
divergências genéticas entre sequências do gene mitocondrial Citocromo 
oxidase I (WARD, 2009).  
Neste contexto, o objetivo do presente estudo foi identificar 
espécimes morfologicamente classificadas como S. scriptum, por meio 
da metodologia de DNA Barcoding, e investigar a diversidade genética 
e a estrutura populacional da espécie no Alto rio Uruguai, utilizando 
para isso o marcador molecular mitocondrial D-loop.   
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MATERIAL E MÉTODOS 
 
Área de estudo e amostragem 
 
A região do Alto rio Uruguai compreende uma área de 
176.000 km², situada entre os estados de Santa Catarina e Rio Grande do 
Sul, na região Sul do Brasil. O rio Uruguai nasce na serra geral, a 1.200 
m de altitude, e é resultado da confluência dos rios Canoas e Pelotas 
(Figura 2). 
Amostras de nadadeira de 43 indivíduos adultos de S. 
scriptum foram obtidas através de pesca científica e por meio de 
pescadores artesanais, entre 2006 e 2015, em duas diferentes áreas do 
Alto Rio Uruguai (Figura 2): Rio Canoas (RC, n = 24) e Rio Uruguai 
(RU, n = 19). As amostras de tecidos foram armazenadas a 20°C em 
etanol 95%, no banco de tecidos de peixes do Laboratório de Biologia e 
Cultivo de Peixes de Água Doce (LAPAD), até as análises em 
laboratório.  
 
Extração, amplificação e sequenciamento do DNAmt 
 
O DNA genômico total das amostras foi extraído pelo método 
de tampão salino (ALJANABI e MARTINEZ, 1997) e eluído em água 
ultrapura. A amplificação das sequências mitocondriais do gene COI foi 
realizada segundo o protocolo de BELLAFRONTE et al. (2013), 
utilizando os primers FishF1/FishR1 (WARD et al., 2005). A 
amplificação do gene D-loop foi realizada através dos primers FTTP-L 
(5’ - CCA AGC GCC GGT CTT GTA A - 3’) e DLR1-H (5’ GGA TAC 
TTG CAT GTA TAA ATT GG – 3’), seguindo metodologia descrita por 
HUERGO et al. (2011).  Os produtos de PCR de ambos os genes foram 
visualizados em gel de agarose 1% e purificados por precipitação dos 
primers e dNTPs não incorporados à reação utilizando polietilenoglicol 
20% (PEG) (DUNN E BLATTNER, 1987). A reação de 
sequenciamento foi conduzida com com BigDye versão Terminator 
Cycle Sequencing Kit 3,1 (Applied Biosystems, Inc.), seguindo o 
protocolo de amplificação sugeridas pelo fabricante, utilizando os 
primers primers FishF1/FishR1 (WARD et al., 2005) para o COI e 
FTTP-L e F12R (5’ – GTC AGG ACC ATG CCT TTG TG – 3’) 
(SIVASUNDAR et al., 2001) para o D-loop. Todas as amostras foram 
sequenciadas em sequenciador automático ABI 3130 Genetic Analyser 







































































Análise dos dados 
 
As sequências foward (F) e reverse (R) de DNA mitocondrial 
de ambos os genes foram analisadas na versão trial do programa 
Geneious 5.4 (DRUMMOND et al., 2011). A análise do gene COI foi 
realizada juntamente com sequências de S. scriptum da bacia do Alto rio 
Paraná (acesso: KM897598.1, KM897176.1 e KM376397.1), e de 
Steindachneridion parahybae (HM065019.1 – HM065023.1), sendo 
todas obtidas no BOLD (Barcode of Life data System).  Ao conjunto de 
dados do D-loop foram adicionadas dez sequências de S. scriptum 
obtidas no Genbank (acesso: EU930029.1 – EU930038.1), oriundas de 
exemplares coletados entre Julho de 1995 e Junho de 2002 na região do 
Alto Rio Uruguai, em locais situados à jusante da UHE Machadinho 
(RU, n=9) 
As sequências foram alinhadas separadamente para cada gene, 
usando o algoritmo ClustalW (THOMPSON et al., 1994). As 
divergências intra e interespecíficas entre as sequências do gene COI 
foram estimadas através do programa MEGA 6 (TAMURA et al., 
2013). A reconstrução filogenética foi realizada por meio do método de 
Inferência Bayesiana no programa BEAST 2.1.3 (DRUMMOND et al., 
2012) com 107 gerações de cadeias de Markov (MCMC), utilizando para 
isso o melhor modelo evolutivo segundo o critério de informação 
bayesiana (BIC) gerado pelo Jmodeltest 2.1.7 (DARRIBA et al., 2012). 
Três corridas independentes foram geradas e, posteriormente, 
combinadas no programa Logcombiner (no BEAST), com 25% de 
exclusão das corridas iniciais (burn-in).   
Para a análise populacional foi estimada a diversidade 
molecular das sequências D-loop pelo programa DnaSP (ROZAS et al., 
2003), usando os parâmetros de diversidade nucleotídica (π) (NEI, 
1987), diversidade haplotípica (Hd) (NEI e TAJIMA, 1981) e número de 
sítios polimórficos (S). A diversidade genética dentro e entre as 
populações amostradas foi hierarquicamente testada, dividindo as 
amostras de acordo com sua proximidade geográfica através da análise 
molecular de variância (AMOVA; EXCOFFIER et al., 1992), realizada 
no programa Arlequin, versão 3.1 (EXCOFFIER et al., 2005). A 
significância estatística do Fst foi determinada pelas permutações não-
paramétricas, com 10.000 permutações. Esta estimativa leva em 
consideração a frequência de distribuição dos haplótipos e o número de 
diferenças de sítios de restrição entre eles, onde os valores de 
divergências são incorporados a uma análise de variância para estimar o 
grau de subdivisão genética intraespecífica (EXCOFFIER et al., 1992). 
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Os testes estatísticos D de Tajima (TAJIMA, 1989) e Fs de Fu (FU, 
1997), além da distribuição do número médio de diferenças par a par 
entre as sequências de DNA amostradas (Mismatch distribution) foram 
estimados usando o programa DnaSP (ROZAS et al., 2003), a fim de 
verificar a ocorrência de desvios de neutralidade nas amostras avaliadas 
e para fazer inferências sobre a história demográfica das mesmas.  
O programa Network versão 4.6.1.1 (fluxus Technology 
http://www.fluxus-engineering.com) foi utilizado para a construção da 
rede de haplótipos entre as sequências D-loop obtidas, baseadas no 
algoritmo Median Joining (BANDELT et al., 1999), e a demografia 
histórica foi investigada através da análise Bayesiana Skyline Plot (BSP) 
implementada no programa BEAST 2.1.3 (DRUMMOND et al., 2012). 
A análsie Skyline Plot, de modo geral, permite estimar o tamanho 
populacional efetivo das populações ao longo do tempo, através do 
modelo evolutivo obtido pelo programa Jmodeltest. O gráfico gerado foi 




Foram analisadas 611 pares de bases (pb) do gene COI de 43 
indivíduos identificados morfologicamente como Steindachneridion 
scriptum. Entre as sequências, sete sítios polimórficos definiram um 
total de seis haplótipos cuja média de bases nucleotídicas calculadas foi 
de 26,02% de Citosina, 28,97% de Timina, 27,19% de Adenina e 
17,82% de Guanina. A distância genética intraespecífica entre as 
sequências COI dos indivíduos do presente estudo foi de 0,06%. Já as 
distâncias interespecíficas entre os indivíduos do presente estudo e as 
sequências referência de S. scriptum do Alto Rio Paraná e S. parahybae, 
obtidas do BOLD, foram 1,16% e 10,24%, respectivamente (Tabela 1).   
 
Tabela 1. Matriz de distância intraespecífica (em negrito) e interespecífica 
entre as sequências COI de S. scriptum do Alto rio Uruguai e sequências 
obtidas do BOLD (S. scriptum originários do Alto rio Paraná e S. 
parahybae). 
 
1 2 3 
1 S. scriptum Alto rio Uruguai 0,06% 
  
2 S. scriptum Alto rio Paraná 1,16% 0,00% 
 
 3 S. parahybae 10,24% 9,07% 0, 13% 
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A árvore filogenética (Figura 3) ilustra a formação de dois 
principais grupos formados pelas espécies S. scriptum e S. parahybae. O 
grupo formado por S. scriptum se encontra dividido em dois subclados, 
agrupados por bacias do Alto rio Uruguai e Alto rio Paraná.  
Com base nesse resultado, a hipótese da ocorrência da espécie 
Steindachneridion punctatum entre os indivíduos amostrados foi 
descartada, sendo possível assumir que todos os indivíduos analisados 
neste estudo, e provenientes da bacia do Alto rio Uruguai, são 
exemplares pertencentes a espécie S. scriptum.  
O sequenciamento da região D-loop resultou em um 
fragmento de 869 pb. Foram obtidas 53 sequências de S. scriptum, sendo 
10 amostras oriundas do Genbank. As sequências apresentaram 34,38% 
de Adenina, 33,17 de Timina, 12,19% de Guanina e 20,26% de Citosina 
em sua composição. Foram detectados 69 sítios variáveis definindo 32 
haplótipos, sendo que sete deles foram compartilhados entre os rios 
Canoas e Uruguai (H4, H5, H8, H11, H13, H16, H21), e o haplótipo 
H16 foi o mais frequente, como pode ser observado na Figura 4. 
Os indivíduos de S. scriptum oriundos do Rio Uruguai 
apresentaram diversidade média de Hd=0,959/π=0,0069, maior que os 
indivíduos provenientes do Rio Canoas com e Hd=0,837/π= 0,0038 
(Tabela 2). 
 
Tabela 2. Diversidade genética de Steindachneridion scriptum em duas áreas 
amostrais situadas no Alto rio Uruguai e obtidas através da região controle do 
DNA mitocondrial (D-loop). 
Área amostral N Nh Hd π D Fs 
Rio Canoas 24 12 0,837 0,0038 -0,049 -2.223 
Rio Uruguai 29 23 0,959 0,0069 -2,016* -16,346* 
Total 53 32 0,932 0,0051 -1,907* -19,246** 
N número de indivíduos analisados, Nh Número de haplótipos, Hd diversidade 
haplotípica, π diversidade nucleotídica, D teste de neutralidade de Tajima. 
(Tajima, 1989), Fs teste de neutralidade de Fu (Fu, 1997). *valores 































































































































































































































































A AMOVA indicou que há mais variação dentro das 
populações (96,32%) do que entre elas (3,68%), e o índice de fixação 
alélica mostrou diferença significativa entre as amostras agrupadas por 
rios de origem (Tabela 3).  
 
Tabela 3. AMOVA entre amostras de S. scriptum e distância genética Fst par-a-
par entre amostras provenientes do Rio Canoas e Rio Uruguai, estimado pelo 
marcador mitocondrial D-loop. (*) Valores significativos. 






Entre populações 7,646 0,16644 va 4,84 
Dentro das populações 166,996 3,27443 vb 95,16 
Total 174,642 3,44086  
Índice de Fixação FST:  0,04837*  P-value: 0,004  
 
O índice de neutralidade evolutiva D de Tajima, aplicado para 
detectar evidências de fortes pressões seletivas, e Fs de Fu, utilizada 
especificamente para detectar expansão da população, e cuja análise está 
mais sensível à presença de singletons, foi negativo e significativo para 
toda a população analisada do Alto rio Uruguai (D = -1,907 P<0,05; Fs= 
-19,246 P<0,01) (Tabela 2). Para peixes amostrados no Rio Canoas e 
Rio Uruguai, os índices D e Fs estimados foram negativos não 
significativos e negativos significativos, respectivamente.   
Para testar a hipótese de expansão populacional recente, foi 
realizada a análise da distribuição da divergência entre pares de 
sequências que constrói uma curva indicativa do padrão de expansão, 
conforme apresentado na Figura 5. O teste foi realizado admitindo-se o 
tamanho populacional constante e o padrão de distribuição esperado sob 
a hipótese de expansão populacional recente, condição que deve 
produzir uma curva unimodal. Quanto a demografia histórica, a análise 
BSP (Figura 6) indicou início de expansão demográfica há 
aproximadamente 2.500 anos, assim como uma redução populacional 
bastante recente.   
As sequências de D-loop e DNA Barcode, geradas neste 
estudo, estão sendo depositadas no site do Genbank 




Figura 5. Distribuição das diferenças par a par entre o total de haplótipos D-
loop encontrados para S. scriptum. A frequência esperada foi baseada no 
modelo population constant size. 
 
Figura 6. Análise bayesiana skylineplot (BSP) mostrando a demografia 
histórica de S. scriptum do Alto Rio Uruguai, através do marcador D-loop. O 






A metodologia de DNA barcode permitiu a identificação 
correta de espécimes de S. scriptum coletados no Alto Rio Uruguai, 
descartando a hipótese de ocorrência de S. punctatum dentro do grupo 
amostrado. Os resultados de distância intraespecífica encontrada para o 
gene COI dos indivíduos do Alto Rio Uruguai foram abaixo do limiar de 
2% sugerido para separação de espécies de peixes neotropicais 
(PEREIRA et al., 2013), indicando que não há linhagens divergentes 
dentro do grupo amostral. Comparadas com as sequências referência do 
mesmo gene, com espécimes de S. scriptum originários do Alto Rio 
Paraná, foram observados valores de distância genética abaixo de 2%, 
confirmando o táxon-específico. Apesar de apresentar valor próximo da 
média de divergência intraespecífica para peixes neotropicais, a 
divergência entre S. scriptum das duas bacias (1,3%) é maior do que o 
valor médio das divergências intraespecíficas observados em peixes, que 
é de 0,36% (WARD et al., 2005; HUBERT et al., 2008; VALDEZ-
MORENO et al., 2009; LARA et al., 2010; WARD, 2009). Essa 
diferença entre os indivíduos de S. scriptum das duas bacias 
hidrográficas pode estar relacionada ao tempo de isolamento geográfico 
entre elas, na qual a região do Alto Rio Uruguai foi isolada do Alto Rio 
Paraná durante o Mioceno (entre 5 e 24 Milhões de anos) quando o rio 
Uruguai mudou seu curso e passou a se conectar com a região do Baixo 
Rio Paraná (BEURLEN apud GARAVELLO, 2005). Dessa forma, S. 
scriptum destas localidades poderiam estar em processo de especiação 
alopátrica incipiente, uma vez que a estruturação genética em peixes é 
um fato frequentemente evidenciado e influenciado, principalmente, por 
fatores geológicos, ecológicos e comportamentais (ALLAN e 
FLECKER, 2003). 
Segundo AB´SABER (1957) vários eventos geológicos 
Terciários causaram o isolamento na maior parte dos rios costeiros do 
leste do Brasil, o que pode refletir na peculiar distribuição das espécies 
do gênero Steindachneridion, as quais são endêmicas em suas 
respectivas bacias (GARAVELLO, 2005). Entre as espécies congêneres 
analisadas neste estudo, S. scriptum e S. parahybae, a média das 
diferenças interespecíficas foi de 9,6%, indicando a existência do 
barcode gap, no qual a diferença interespecífica excede a diferença 
intra-específica. Essa condição evidencia a presença de um claro gap, 
fato que permite assinalar um espécime desconhecido à sua espécie com 
uma taxa de erro insignificante (HEBERT et al., 2003, 2004).  
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A delimitação e identificação correta das espécies-alvo é um 
passo crucial na conservação e gestão de espécies ameaçadas de 
extinção, tornando as práticas de manejo adotadas mais acuradas, uma 
vez que espécies diferentes possuem características biológicas distintas 
(AMARAL et al., 2003). Dessa forma, assumindo que todas as amostras 
pertencem ao mesmo táxon Steindachneridion scriptum, a diversidade 
nucleotídica da região D-loop nesta espécie do Alto Rio Uruguai foi 
baixa, comparada com a média relatada para D-loop em peixes 
neotropicais (π = 1,5%) (MARTINS et al., 2003; BATISTA e ALVES-
GOMES, 2006; SANTOS et al., 2007; CARVAJAL-VALDEZ et al., 
2010; IERVOLINO et al., 2010; HUERGO et al., 2011; MORALES & 
POULIN, 2011; TERENCIO et al., 2012; ASHIKAGA et al., 2015; 
SILVA et al., 2015), e com alta diversidade haplotípica (Hd= 93%). Até 
o momento, outros estudos realizados por meio da técnica RAPD tem 
observado baixa variabilidade genética para o gênero Steindachneridion. 
Em um estudo conduzido por RAMELLA et al. (2006) o marcador 
RAPD revelou baixa diversidade genética em 13 espécimes de S. 
scriptum do Alto Rio Uruguai. Já para S. melanodermatum provenientes 
da bacia do rio Iguaçu, o marcador RAPD também revelou baixa 
diversidade, no entanto 24 indivíduos foram analisados neste estudo 
(MATOSO et al., 2011).  
Padrões de alta diversidade haplotípica e baixa diversidade 
nucleotídica já foram relatados com D-loop para outras espécies de 
peixes neotropicais migradores, que também se encontram em sobre-
pesca como a dourada (Brachyplatystoma rousseauxii), a piraíba 
(Brachyplatystoma filamentosum), e a piramutaba (Brachyplatystoma 
vaillantii) (BATISTA E ALVES-GOMES, 2006; HUERGO et al., 2009; 
RODRIGUEZ, 2009). Dados obtidos por ASHIKAGA et al. (2015), 
através dos marcadores D-loop e microssatélites, revelaram que a 
espécie migradora Brycon orbignyanus, mesmo ameaçada de extinção e 
com drástica redução populacional, apresenta índices satisfatórios de 
variabilidade genética, porém a população de B. orbignyanus do rio 
Uruguai foi a que apresentou os menores índices de diversidade genética 
(Hd=0,405/π=0,049) dentre as várias regiões estudadas. No presente 
estudo, entre as áreas amostradas do Alto rio Uruguai, todas as 
populações de S. scriptum apresentaram o mesmo padrão Hd / π, sendo 
que aquelas do rio Uruguai mostraram maior diversidade genética 
(Hd=0,959/π=0,006) do que as do rio Canoas (Hd=0,837/π=0,003). Esse 
resultado pode indicar que a calha principal do rio Uruguai seja um local 
que reúne indivíduos provenientes de diferentes áreas, favorecendo 
assim a manutenção dos maiores níveis de diversidade genética. 
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Resultados semelhantes foram obtidos por Batista e Alves-
Gomes (2006) no estudo realizado com a dourada (Brachyplatystoma 
roussseauxii) com sequências D-loop, o qual sugeriu que à medida que 
esta espécie vai entrando nos tributários, a diversidade genética diminui, 
quando comparada a diversidade encontrada na calha do Rio Amazonas.   
A distribuição espacial dos haplótipos sugere que há fluxo 
gênico entre os indivíduos das diferentes áreas geográficas estudadas. 
Dos 32 haplótipos encontrados, apenas sete são compartilhados entre as 
áreas amostradas, desses, o haplótipo H16 foi o mais frequente. Devido 
ao comportamento migratório de S. scriptum (ZANIBONI-FILHO e 
SCHULZ, 2003) e a fragmentação por barramentos hidrelétricos do Alto 
rio Uruguai ser recente, era esperado que as populações de S. scriptum 
apresentassem ausência de estruturação genética para o marcador D-
loop, mais utilizado para fazer inferências históricas devido a sua 
característica mais conservada (BERMINGHAM e MARTIN, 1998; 
SIVASUNDAR et al., 2001). No entanto, foi observada estruturação 
genética significativa entre o grupo de indivíduos do rio Canoas e rio 
Uruguai (Fst = 0,48). Essa diferença apresenta relação com a topografia 
da região, de modo que o grupo proveniente do rio Canoas, situado 
numa região de maior altitude, apresenta diferença em relação ao rio 
Uruguai, situado em menor altitude. De acordo com Wright (1978), os 
valores de Fst até 0,05 indicam baixo nível de diferenciação genética; 
passando a moderada com valores entre 0,05 e 0,25, e somente valores 
acima de 0,25 indicam alta diferenciação genética. Dessa forma, a 
diferenciação entre as possíveis subpopulações de S. scriptum detectadas 
na área de estudo não está relacionada a presença dos barramentos, mas 
provavelmente como resultado da interação entre a biologia da espécie e 
características do ambiente.   
Espécies migradoras podem apresentar algum grau de 
estruturação genética em sistemas sem barreiras físicas aparentes 
(OLIVEIRA et al., 2009; RIBOLLI, 2014). Carvajal-Vallejos et al. 
(2014) detectaram uma baixa diferenciação genética entre amostras 
regionais da espécie migradora B. rousseauxxi (Fst=0,028-0,043), 
através de microssatélites, sugerindo a existência de três populações na 
região compreendida entre Alto rio Madeira e a bacia da Amazônia 
Ocidental, além da presença de um comportamento de homing. O 
comportamento de homing já foi sugerido para algumas espécies 
migradoras de peixes, sendo caracterizada pelo retorno persistente dos 
indivíduos para o mesmo rio onde nasceram para reproduzir (BATISTA 
e ALVES-GOMES, 2006; ABREU et al., 2009; PEREIRA et al., 2009), 
comportamento que favorece a diferenciação genética, mesmo entre 
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populações geograficamente próximas. RAMELLA et al. (2006) 
sugeriram que as possíveis populações naturais do Alto Rio Uruguai 
foram isoladas por acidentes geográficos que apareceram no passado, 
acumulando polimorfismo e divergências genéticas proporcionais aos 
fatores demográficos e ao período de isolamento. Outra hipótese para a 
estruturação genética encontrada é o fato de que se trate de duas 
populações adaptadas às características específicas de cada rio, uma vez 
que o rio Canoas se encontra em maior altitude em relação calha 
principal do rio Uruguai. Além disso, para algumas espécies de peixes, 
os rios tributários podem abrigar populações ecologicamente 
diferenciadas e localmente adaptadas, de modo que raramente se 
dispersam na corrente principal e vice-versa (CARLSSON et al., 1999). 
Apesar da existência de baixa diferenciação, sua detecção é crucial para 
a compreensão da conectividade entre as populações, além de fornecer 
uma ferramenta importante para o desenvolvimento de estratégias de 
conservação de espécies ameaçadas (BALLOUX e LUGON-MULLIN, 
2002). 
O valor negativo e significativo do D de Tajima indica 
excesso de haplótipos com baixas frequências, o que sugere a ocorrência 
de expansão populacional, de gargalo, ou de heterogeinade das taxas de 
mutação. Outro fator que evidencia este processo é a distribuição dos 
haplótipos nas amostras, sendo observada a ocorrência de cinco 
haplótipos mais frequentes e vários raros, além da rede de haplotípica 
que mostra que o haplótipo mais frequente (H16) originou os restritos. 
Valores negativos de Fs total e o formato unimodal da distribuição de 
frequência das diferenças genéticas par a par (mismatch distribution) 
sugerem excesso de mutações recentes, indícios de crescimento 
populacional ou de seleção (TAJIMA, 1989; FU, 1997). A análise 
bayesiana de skyplot, mais apropriada para fazer inferências 
demográficas, revelou um aumento no tamanho efetivo populacional 
entre 1000 – 2500 anos atrás, porém, ao contrário do que indicado pelos 
testes de neutralidade, é possível observar uma recente redução no 
tamanho efetivo de fêmeas de S. scriptum. Embora a perda da 
diversidade genética seja reconhecida como estando diretamente 
relacionada com a redução da população (FRANKHAM, 2005), é 
importante distinguir essa relação de causa-efeito. A perda de 
diversidade genética pode ser a causa da redução da população, ou vice-
versa. Tal distinção irá proporcionar uma gestão mais eficaz de 
conservação para espécies ameaçadas de extinção (CHEN et al., 2012).  
Padrões de baixa diversidade podem indicar recente ou 
histórica redução da diversidade, como sugerem MATOCQ e 
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VILLABLANCA (2001), que reconhecem que um acidente demográfico 
pode resultar em uma perda de diversidade genética, mas argumentam 
que algumas populações ameaçadas podem ter uma histórica 
manutenção de pequenos tamanhos efetivos populacionais. A baixa 
diversidade genética detectada para S. scriptum pode estar relacionada à 
própria história evolutiva da espécie, notavelmente conservada para os 
padrões morfológicos e citogenéticos (GARAVELLO, 2005; SWARÇA 
et al., 2005) ou, pode também estar relacionada com uma intensiva 
pressão ambiental e antropogênica relatada para o Alto rio Uruguai. 
Sabe-se que as barragens hidrelétricas é um problema que afeta diversos 
peixes migradores e que a fragmentação de habitats decorrente da sua 
instalação causa reduções no tamanho efetivo populacional das 
populações naturais e, consequentemente, perda da diversidade genética 
(VRIJENHOEK, 1998; YAMAMOTO et al., 2004; FRANKHAM et al., 
2005).  
De maneira geral, as preocupações e ações referentes aos 
impactos sobre a biodiversidade nos ecossistemas aquáticos estão muito 
mais relacionadas à percepção do desaparecimento de uma dada espécie 
do que à diminuição de sua diversidade genética. Populações ou 
espécies com diversidade reduzida podem estar em risco de extinção, 
pois a habilidade de uma espécie de se adaptar às constantes 
modificações do meio ambiente depende em grande parte do nível de 
diversidade genética encontrada nela (FRANKHAM, 2005). 
Consequentemente, tendo em vista os resultados apresentados e ao atual 
cenário de fragmentação do Alto rio Uruguai, aliado a redução 
populacional de S. scriptum em alguns trechos do reservatório de Itá e 
Machadinho (SCHORK et al., 2012; SCHORK et al., 2013), este 
trabalho destaca a preocupação sobre a necessidade de medidas de 
mitigação. Planos de conservação baseados nos dados de diversidade 
genética intra e interpopulacional apresentados neste estudo podem ser 
estabelecidos, visando minimizar as extinções locais de S. scriptum e 
garantir a estabilidade da espécie. Faz-se necessário ainda, uma união de 
esforços no sentido de a) intensificar os estudos sobre sua biologia e 
ecologia, que ainda são incipientes, bem como ampliar os levantamentos 
com intuito de localizar populações adicionais da espécie; e b) gerar 
mais informações genéticas de S. scriptum, utilizando outros marcadores 
moleculares em potencial, como os microssatélites, visando estabelecer 
uma visão mais ampla da distribuição e da dinâmica das populações 







Através do sequenciamento e análise de sequências COI foi 
possível identificar os espécimes como S. scriptum, rejeitando a hipótese 
de ocorrência da espécie S. puncatum entre os indivíduos amostrados. A 
baixa diversidade revelada pelo marcador D-loop, as evidências 
observadas de redução no tamanho efetivo populacional recente, são 
fatores que associados ao atual cenário de fragmentação do Alto rio 
Uruguai e aos demais impactos antrópicos, sugerem a necessidade da 
adoção de medidas estratégicas que visem à manutenção ou aumento da 
variabilidade das populações naturais de S. scriptum. Nesse contexto, a 
genotipagem de um grande número de espécimes de S. scriptum 
selvagens, intercruzamento dos espécimes com diferentes genótipos de 
uma mesma Unidade Taxonômica Operacional (OTU), e cultivo do 
maior número possível desses indivíduos com sua posterior liberação na 
natureza seria uma das estratégias que poderiam ser aplicadas a esta 
espécie. As análises de estruturação populacional, que detectaram 
divergência significativa entre o grupo amostrado no rio Canoas e rio 
Uruguai, são relevantes para a formação de bancos genéticos para fins 
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